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【結果】当科でHIV感染症、　AIDS患者と診断された
新規患者数は2006年度1人、2007年度7人、2008年
度14人だった。東京都の患者報告数は、2006年度464
人、2007年度538人、2008年度（2008年4月～12月）
410人だった。全国の患者報告数は、2006年度1，322
人、2007年度1，485人、2008年度（2008年4月目12月）
1，200人だった。（2009／03／12現在）
【考案】東京都、全国の患者報告数は年々増加してい
るが、当科における新規診断患者数はそれらと比較し
ても増加が著しい。その理由としては、当院近隣地域
における感染の流行の可能性と当科における医療面
接でのHIV感染症のリスクファクターの聴取が効果
的に行われるようになってきた可能性が考えられる。
【結語】本邦では新規HIV感染症患者数が増加して
おり、特に東京都における患者数が多いことより、
HIV感染症を早期に診断することは感染拡大防止や
治療機会の点から重要である。発熱の原因疾患として
HIV感染症の頻度は少なくなく、HIV感染症を念頭に
おいた医療面接が必要である。
【方法】　2005年に茨城県における住民基本健診と肝
炎検診を受診した25，142人（男性8，876人、女性
16，266人）を対象に、HCV陽性者を抽出し、健診検査
16項目内（年齢、身体、血圧、血液検査など）での最
関連因子をLogistic解析した。得られた因子の有用性
を、2003～05年に肝炎検診を受診した85，013人（男性
29，502人、女性55，511人）を対象に解析した。
【結果】　HCV陽性への最関連因子は、血清AST値
で、次いで血清ALT値であった。最も有用なCO値
は、男性ALT　281U／AST　331U、女性ALT　261U／
AST　221Uで、男性より女性で低かった。しかし、そ
の有用CO値のHCVの真陽性率を現推奨CO値
（301U）と比較したところ、男性で74．2％から75．5％、
女性で53．0％から71．2％の改善にとどまった。
【結論】　血清ALT・AST値を用いた基本健診検査項
目に頼ったHCVスクリーニングでは、陽性者の約1／
4から1／2回忌でに漏れていることが浮き彫りとな
り、改めて基本健診でのHCV検査が不可欠であるこ
とが確認された。
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【目的】本邦の癌による死因第3位（男性）に位置す
る肝臓癌は、HCV肝炎からの進展が多くを占める。そ
のため、HCVキャリアの早期発掘・早期治療は肝癌撲
滅を進める上で非常に重要な課題である。HCVキャ
リア診断には、HCV抗体・抗原検査システムが確立さ
れている。しかし、現在、初期スクリーニングに相当
する住民基本健診での利用は少なく、主に血清ALT・
AST値の正常判断値（CO：〈301U）に頼っている
のが現状であるが、その有効性に対し疑問がある。今
研究では、健診検査項目内からHCV陽性に対する最
関連因子とその最適条件を見いだし、HCVキャリア
スクリーニングへの有用性について検討した。
【目的】肺パスツレラ菌（Pasteurella　pneumotroρica）
はグラム陰性の桿菌であり、げっ歯類のパスツレラ症
の病原体である。分類学的にヒトの髄膜炎などの原因
菌であるインフルエンザ菌や髄膜炎菌（NetSseria
meningitidis）、エルシニア症の原因菌の仮性結核菌や
その近縁種のペスト菌などと近縁な関係にある。真正
細菌にはGenomic　Island（GI）という他菌種から水
平伝播された遺伝子群が存在することが知られてい
る。肺パスツレラ菌には、仮性結核菌のGIと相同性が
ある複数のGIが存在し、その中には近縁種に対して
殺菌的作用を持つバクテリオシンをコードする遺伝
子群が存在することが分かってきている。そこで本試
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験では、肺パスツレラ菌のバクテリオシン（PB）を
コードする遺伝情報を決定し、そのPBの性状を解析
するとともに、ヒトや動物の病原体に対する抗菌作用
について検討した。
【方法】肺パスツレラ菌標準株のgenomic　DNAから
GIの部分配列を決定し、　genome　walk法によりPBを
コードする塩基配列を決定した。遺伝情報をもとに、
組換えタンパク質を作製し、可溶化したPBを単離精
製した。このnative　PBを用いて、肺パスツレラ菌の
野外株や近縁種のうちでもヒトや動物の病原菌に対
する抗菌活性を調べた。
【結果】遺伝子解析の結果から、遺伝子産物のPBは
46－kDaで404アミノ酸残基から構成され、ペスト菌が
産生するバクテリオシンであるPesticinのアミノ酸配
列と50％の相同性があることがわかった。
　大腸菌によって作製した組換えPBを用いて肺パス
ツレラ菌の野生株に対する抗菌効果を試験した結果、
一部の野生株の発育を阻止することがわかった。さら
に、インフルエンザ菌、髄膜炎菌、仮性結核菌、ブタ
胸隔膜肺炎菌などのヒトや動物の病原体を対象とし
た結果、髄膜炎菌の一部の菌株の発育を阻止すること
がわかった。これらのことから、PBは、肺パスツレラ
菌だけではなくヒト病原体などの菌種の発育も阻止
することが明らかになった。
　（本研究は平成20年度東京医科大学研究助成金に
よる。）
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